








АҢДАТПА 

«Ішек иммундық жүйесін реттеудегі микроРНҚ-дың рөлін in silico 

жағдайында сипаттау» атты дипломдық жұмыс 43 беттен тұрады. Дипломдық 

жұмыс құрылымына кіріспе және 3 бөлімнен (ғылыми әдебиет көздеріне 

шолу, қолданылған материалдар мен тәсілдер және зерттеу нәтижелері) 

тұрады. Дипломдық жұмыс мәтіні 5 кесте және 7 сурет көрсетілген. Зерттелген 

ғылыми әдебиеттер саны – 51.   

Зерттеу жұмысының мақсаты: Ішек иммундық жүйесін реттеудегі 

микроРНҚ-дың рөлін in silico жағдайында сипаттау. Дипломдық жұмыстың 

міндеттері:  Биоинформатикалық бағдарламалардың көмегімен  ішек 

иммундық жүйесін  негізгі қызмет атқаратын гендерді анықтап, тізімін жасау; 

Электрондық дерекқорлар базасынан (NCBI, miRBase, miRWalk) негізгі 

miRNA-ның нысана-гендерін және олардың байланысу ерекшеліктерін 

анықтау; miRDB және RNA22 компютерлік бағдарламалардың көмегімен 

miRNA-ның байланысатын ішек иммундық жүйесін іздеп, болжамды 

биомаркерлерды табу. 

Түйін сөздер: miRNA, гендер, NCBI, miRBase, miRWalk. 

 

  



АННОТАЦИЯ 

Диссертация под названием «Описание in silico роли микроРНК в 

регуляции иммунной системы кишечника» состоит из 43 страницах. 

Структура дипломной работы состоит из введения и 3 частей (обзор 

источников научной литературы, использованных материалов и методов, 

результатов исследования). Текст дипломной работы содержит 5 таблиц и 7 

рисунков. Количество изученной научной литературы – 51. 

Цель исследовательской работы: описать in silico роль микроРНК в 

регуляции иммунной системы кишечника. Задачи дипломной работы: выявить 

и перечислить гены, выполняющие основную функцию иммунной системы 

кишечника, с помощью программ биоинформатики; Идентификация 

ключевых генов-мишеней микроРНК и характеристик их связывания из 

электронных баз данных (NCBI, miRBase, miRWalk); Поиск предполагаемых 

биомаркеров микроРНК, связанных с иммунной системой кишечника, с 

использованием компьютерных программ miRDB и RNA22. 

Ключевые слова: микроРНК, гены, NCBI, miRBase, miRWalk. 

 

 

  



ABSTRACT 

The dissertation entitled "Description in silico of the role of microRNAs in the 

regulation of the intestinal immune system" is contained with 43 pages. The structure 

of the thesis consists of an introduction and 3 parts (review of sources of scientific 

literature, materials and methods used, research results). The text of the thesis 

contains 5 tables and 7 figures. The number of scientific literature studied is 51. 

The purpose of the research work: to describe in silico the role of microRNAs in 

the regulation of the intestinal immune system. The objectives of the thesis: to 

identify and list the genes that perform the main function of the intestinal immune 

system using bioinformatics programs; Identification of key microRNA target genes 

and their binding characteristics from electronic databases (NCBI, miRBase, 

miRWalk); Search for suspected microRNA biomarkers associated with the 

intestinal immune system using miRDB computer programs and RNA22. 

Keywords: microRNAs, genes, NCBI, miRBase, miRWalk. 

 

 

  



МАЗМҰНЫ 

 Кіріспе 9 

 НЕГІЗГІ БӨЛІМ  

1 ӘДЕБИЕТКЕ ШОЛУ   10 

1.1 Ішектің иммундық жүйесі 10 

1.2 микроРНҚ және оның биогенезі 11 

1.3 микроРНҚ және олардың ішектегі қызметі 16 

1.4 микроРНҚ-лармен олардың нысана гендерін зерттеуде 

пайдалынатын биоинформатикалық программалар 

20 

2 ЗЕРТТЕУ МАТЕРИАЛДАРЫ МЕН ӘДІСТЕРІ 21 

2.1 NCBI (National Center for Biotechnological Information) 21 

2.2 MiRbase базасы 23 

2.3 miRNA-мен гендердің өзара байланысуын анықтайтын 

mirWalk бағдарламасы 

24 

3 НӘТИЖЕЛЕР МЕН ТАЛҚЫЛАУЛАР 26 

3.1  Биоинформаткалық miRWalk бағдарламаларының көмегімен 

есептелінген жұмыстың нәтижелері 

26 

 ҚОРЫТЫНДЫ 31 

Қысқартулар тізімі 32 

 Әдебиеттер тізімі 33 

 

 

 

 



 

КІРІСПЕ 

Ішек микробиотасы бұл адам ағзасымен өзіндік симбиоз түзетін көптеген 

микроорганизмдердің жиынтығы, мұнда әркім өзінің өмір сүруіне пайда әкеледі 

және серіктеске әсер етеді. Ішек микробиотасы қандай да бір жолмен әсер 

етпейтін дененің бірде-бір функциясы жоқ деп сенімді түрде айтуға болады. 

Өзектілігі. Қазіргі таңда in vitro, in vivo-лық зерттеулермен қатар in silico-

лық, яғни биоинформатикалық тұрғыда зерттеулерге биология ғылымдарында 

қызығушылық артуда. In silico-лық зерттеу барысы эксперименттік 

зерттеулермен салыстырғанда  экономикалық және уақыт жағынан тиімдірек 

болып келеді. Сонымен қатар алға қойған мақсатты эксперименттік жұмыс 

барысына бағыт бағдар бере алады. Соңғы жылдары miRNA-ның ішек иммундық 

жүйесінің дамуына жауапты гендердің mRNA-мен өзара әрекеттесуі белсенді 

түрде зерттелуде. Өйткені miRNA-гендердің реттелуіне қатысатын RNA 

молекулалары. miRNA-ның әліде болса зерттелмеген қырлары өте көп. Осыған 

орай зерттеу жұмысымыз «Ішек иммундық жүйесін реттеудегі микроРНҚ-дың 

рөлін in silico жағдайында сипаттау» тақырыбында орындалып отыр.  

Зерттеу мақсаты: Ішек иммундық жүйесін реттеудегі микроРНҚ-дың 

рөлін in silico жағдайында сипаттау.  

Зерттеу мақсатына сәйкес келесі міндеттер қойылды: 

1. Биоинформатикалық бағдарламалардың көмегімен ішек иммундық 

жүйесінің негізгі қызмет атқаратын гендерді анықтап, тізімін жасау; 

2. Электрондық дерекқорлар базасынан (NCBI, miRBase,miRWalk ) негізгі 

miRNA-ның нысана-гендерін және олардың байланысу ерекшеліктерін анықтау. 

3. miRDB және RNA22 компютерлік бағдарламалардың көмегімен miRNA-

ның байланысатын ішек иммундық жүйесінің гендерін іздеп, болжамды 

биомаркерлерды табу.  

Ғылыми жаңалығы. Биоинформатикалық бағдарламалардың көмегімен 

miRNA-дың топтарымен нысана гендері анықталып, ішек иммундық жүйесінде 

биомаркер ретінде қолдануға боджамды ұсынылады.   

Зерттеу нысаны: miRNA-дың және гендердің нуклеотидтік тізбектері. 

Зерттеу әдістері: NCBI, miRBase,miRWalk, miRDB және RNA22 

компютерлік бағдарламалары.  

  Жұмысты орындаудың практикалық базасы: Satbayev University-нің 

химиялық және биохимиялық кафедрасының компьютерлік класстарында in 

silico-лық, яғни биоинформатикалық зерттеу жұмыстары жүргізілді. М. Ә. 

Айтхожин атындағы молекулярлық биология және биохимия институтында 

Белкожаев Аяз Маратовичтің кеңесшілігімен практикадан өту барысы 

жүргізілді. 

 

 

 

 

 

 
 



 
 

НЕГІЗГІ БӨЛІМ 

 

ӘДЕБИЕТКЕ ШОЛУ 

1.1 Ішектің иммундық жүйесі 

Адам ішегінің өзінің иммундық жүйесі бар, ол бүкіл дененің иммундық 

жүйесінің 70-80% құрайды [1]. Ішектің иммундық жүйесі микробиотамен үнемі 

әрекеттесіп отырады. Ол барлық иммундық жасушалармен ұсынылған: Т-және 

В-лимфоциттер, Т-реттеуші (Tr), дендритті жасушалар, макрофагтар. 

Антигендердің микропрезентациясы эпителиоциттер арасында орналасқан М 

жасушалары арқылы жүреді [2]. Эпителий мембранасында микробтық 

жасушалардың заңдылықтарын танитын Toll тәріздес рецепторлар бар [3]. 

Иммундық жүйе ішектің микробиоталармен колонизациялануы 

нәтижесінде жетіледі, бұл гнотобионт жануарларда тәжірибе жүзінде расталған. 

Физиологиялық жағдайда ол Tr жасушалары арқылы өзінің микробиотасына 

төзімділікті қамтамасыз етеді. Дисбиоз кезінде толерогендік әсер азаяды, соның 

нәтижесінде қабыну дамиды [4].  

Ішектің иммундық жүйесі адам ағзасының жалпы иммундық жүйесінің 

бөлігі болып табылады және сонымен бірге белгілі бір автономиямен 

ерекшеленеді. Оның негізгі міндеті - бөтен генетикалық ақпарат белгілерін алып 

жүретін көптеген тірі және тірі емес антигендермен толтырылған 

макроорганизмнің ішкі ортасы мен сыртқы орта арасындағы жанасу 

шекарасында тиімді қорғаныс тосқауылын қамтамасыз ету [5]. Ішек - адам 

ағзасындағы ең үлкен иммундық орган: барлық иммунокомпетентті 

жасушалардың шамамен 80%-ы ішектің шырышты қабатында 

локализацияланған, ішектің шырышты қабығының шамамен 25% - ы 

иммунологиялық белсенді ұлпалар мен жасушалардан тұрады, ересек адамның 

ішегінің әр метрінде шамамен 1010 лимфоцит бар [6]. Ішектің морфологиялық 

иммундық жүйесі (GALT — gut associated lymphoid tissue) мыналарды қамтиды: 

жасуша элементтері (эпителий ішілік лимфоциттер, lamina propria лимфоциттері, 

фолликулалардағы лимфоциттер, плазмалық жасушалар, макрофагтар, 

гранулоциттер) және құрылымдық элементтер (жалғыз лимфоидты 

фолликулалар, пейер бляшкалары, соқыр ішек, мезентериялық лимфа түйіндері) 

[7].  

Осылайша, GALT жүйесінің негізгі функциялары антигендерді тану және 

жою немесе оларға иммунологиялық төзімділікті қалыптастыру болып 

табылады. Иммунологиялық төзімділіктің қалыптасуы асқазан-ішек 

жолдарының сыртқы және ішкі орта шекарасында тосқауыл ретінде болуының 

ең маңызды шарты болып табылады. Тамақ өнімдері де, ішектің қалыпты 

микрофлорасы да антигендер болғандықтан, оларды организм қарсы ретінде 

қабылдамау керек, және қабыну реакциясының дамуын тудырмауы керек [8]. 

Ішек өмір үшін өте маңызды және ол үнемі бөгде антигендер мен басқа да 

қоршаған орта агенттерінің әсеріне ұшырайды. Демек, ол иммундық жүйенің ең 

үлкен бөлімін құрайды, оның маңызды мөлшері ұйымдасқан лимфоидты тіндер 

мен шашыраңқы туа біткен және бейімделген эффекторлық жасушалардың 



 
 

үлкен популяциясы.Ішек иммунологиясының көптеген зерттеулері ішектің 

әрқайсысының физиологиялық рөлдері мен иммунологиялық компоненттері бар 

бірнеше анатомиялық анықталған сегменттерден тұратыны фактісін назардан 

тыс қалдырды.Жіңішке ішектің иммундық жүйесі үстіңгі эпителийдің ас қорыту 

және жұқтырудан қорғайтын тағамды сіңіру қабілетін қорғауға 

бағытталған. Механизмдерге мыналар жатады: ИЛ-17- және ИЛ-22 өндіруші Т 

жасушалары және туа біткен лимфоидты жасушалар; микробқа қарсы 

пептидтерді өндіру; және туа біткен және цитолитикалық эффекторлық 

функциялары бар интраэпителиальды Т жасушалары. Реттеуші Т жасушалары 

диеталық антигендерге жоғары сезімталдық реакцияларының алдын алуға 

көмектеседі.Тоқ ішек (тоқ ішек) ас қорытуға қатыспайды, бірақ денсаулық үшін 

маңызды комменсальды микроорганизмдердің үлкен санының резервуары 

болып табылады. Тоқ ішектің иммундық жүйесі бұл микроорганизмдерді 

әлеуетті қауіп ретінде таниды және оларды сыртқа шығармай, «қол 

ұзындығында» ұстайды. Бұл қалың шырышты қабаттың түзілуін, IgA 

антиденелерінің генерациясын және реттеуші Т жасушаларының көп болуын 

қамтиды.Иммундық функцияның бұл әртүрлі аспектілері қайталама лимфоидты 

мүшелердің әртүрлі түрлерімен қызмет етеді және диеталық компоненттер мен 

бактериялық метаболиттер сияқты жергілікті орта факторларымен 

қалыптасады.Ішектің иммундық жүйесінің анатомиялық бөлінуін анықтайтын 

факторларды анықтау ішек ауруларының неліктен ішектің белгілі бір 

анатомиялық орындарында пайда болатынын түсінуді жақсартады [9]. 

 

1.2 микроРНҚ және оның биогенезі 

МикроРНҚ – геномның интрагендік және генаралық аймақтарында 

орналасқан және ген экспрессиясын реттейтін және әртүрлі биологиялық 

функцияларға қатысатын әртүрлі және күрделі реттеуші желіні құрайтын 

ұзындығы 20-22 нуклеотидті кодталмаған шағын РНҚ класы  [10]. МикроРНҚ 

жасушалардың дифференциациясына, пролиферациясына және апоптозына 

ықпал ететін және көптеген асқазан-ішек ауруларының дамуына қатысатын 

транскрипциядан кейінгі гендік реттеуде маңызды және маңызды рөл атқарады  

[11]. 

МикроРНҚ (миРНҚ) – ген экспрессиясының посттранскрипциялық 

реттеушілері ретінде әрекет ететін кодталмаған РНҚ (ncRNAs) класы. 1993 

жылы ашылғаннан бері олар көптеген маңызды биологиялық процестерге 

қатысуына байланысты терең зерттеу нысаны болды [12]. Басқа ncRNA-лармен 

салыстырғанда, миРНҚ-лар эндонуклеазалардың белгілі бір жиынтығымен 

өңделетін арнайы транскрипциялық бірліктерден жасалады. МиРНҚ биогенезі 

мен қызметін түсінуге арналған құрылымдық биология әдістерінің үлесі 

олардың жасуша биологиясындағы және адам ауруындағы рөлдерін бөлу үшін 

маңызды болды. Бұл шолуда біз рентгендік кристаллография әдістерінен бастап 

крио-электронды микроскопияның соңғы хаттамаларына дейін миРНҚ 

биогенезіне қатысатын молекулалық ойыншыларды (процессорлар мен 



 
 

эффекторлар) сипаттау үшін құрылымдық биологияны қолдануды 

қорытындылаймыз  [13]. 

МиРНҚ биогенезі жолының схемалық көрінісі, соның ішінде барлық тиісті 

ферменттер мен тартылған жасушалық бөлімдер. Эукариоттық геномдарда 

миРНҚ тудыратын транскрипциялық бірліктер бар. Оқшауланған немесе 

топтастырылған болып көрінетін бұл ақпараттық бірліктер бірнеше геномдық 

аумақтарда, соның ішінде генаралық аймақтарда, кодтаушы және кодталмаған 

гендерде орналасуы мүмкін. Транскрипциядан кейін бастапқы miRNA-ларда 

(pri-miRNAs) болатын типтік шаш қыстырғыш-ілмектік қайталама құрылым 

микропроцессорлық кешенмен (DGCR8 және Drosha құрайтын) танылады және 

жойылады [14]. Жасалған прекурсорлық миРНҚ (пре-миРНҚ) цитоплазмаға 

экспортталады және dsRNA құру үшін Дисер нуклеазасымен одан әрі 

өңделеді. Жетілген миРНҚ тізбегі Ago2 арқылы таңдалады және реттеуші 

әрекетін орындау үшін РНҚ-индукцияланған дыбыссыздандыру кешеніне 

(RISC) қосылады. 

миРНҚ ұзын екі тізбекті РНҚ-дан түзіледі. Атап айтқанда, жасушаларда 

миРНҚ механизмі РНҚ-ны қысқа миРНҚ-ға өңдеу үшін ұзын қос тізбекті РНҚ-

лармен белсендіріледі. Теориялық тұрғыдан алғанда, ұзын қос тізбекті 

фрагменттік құрылымды құра алатын жеткілікті комплементарлы жұптар 

аймағын қамтитын кез келген транскрипт миРНҚ биогенезінің прекурсоры бола 

алады [15]. Айта кету керек, ұзын қос тізбекті аймақта тамаша қосымша 

сәйкестік қажет емес және миРНҚ жолын белсендіру үшін ұзын қос тізбекті 

РНҚ-да бірнеше сәйкес келмейтін жұптарға рұқсат етіледі.  Атап айтқанда, 

миРНҚ өз гендерімен немесе белокты кодтайтын гендердің тізбектерінің 

бөлігімен жасалуы мүмкін (1-сурет). Бастапқы miRNAs (pri-miRNAs) 

полицистрондық транскрипттер (бір РНҚ транскриптінде бірнеше шаш 

қыстырғыш құрылымдары бар) немесе интергендік аймақтардан, экзоникалық 

немесе интрондық тізбектерден жеке транскрипттер ретінде транскрипциялануы 

мүмкін . миРНҚ генерациясының орналасуы негізінде миРНҚ екі класқа 

топтастырылады: (A) белокты кодтайтын гендер арасында орналасқан миРНҚ 

гендерінің транскрипттерінен генаралық миРНҚ түзіледі; (B) Интрагендік 

миРНҚ ақуызды кодтайтын гендер ішінде орналасқан тізбектердің 

транскрипттерінен жасалады  [16]. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 
 

1 -сурет жасушалардағы миРНҚ биогенезінің мүмкіндіктері 

 

Ақуызды кодтау генінің және миРНҚ генінің транскрипциясынан 

микроРНҚ (миРНҚ) биогенезінің схемалық суреті. МиРНҚ биогенезі кезінде 

РНҚ транскрипті полицистронды немесе сингулярлы болуы мүмкін діңгектік 

бастапқы миРНҚ-ларды (при-миРНҚ) құрайды. При-миРНҚ-ларды Дроша шаш 

қыстырғыштары шала-миРНҚ-ға (пре-миРНҚ) өңдейді. Пре-миРНҚ-лар одан әрі 

Дисер арқылы жетілген миРНҚ-ға бөлінеді  [17]. Шығу тегі негізінде миРНҚ-ны 

белокты кодтайтын гендерден шыққан интрагендік миРНҚ-ға және белокты 

кодтайтын гендер арасында орналасқан миРНҚ гендерінен шыққан интергендік 

миРНҚ-ға жіктеуге болады. 

        МиРНҚ биогенезі кезінде қосымша РНҚ тізбегі діңгек және ілмек 

құрылымдарына бүктеледі, содан кейін ядродағы 2-сынып рибонуклеаза III 

ферменті Дроша арқылы шаш қыстырғыш тәрізді шала туылған миРНҚ-ға (пре-

миРНҚ ретінде белгілі) өңделеді. Шаш қыстырғыш пре-РНҚ ядродан 

цитоплазмаға Экспортин-5 арқылы экспортталады. Содан кейін пре-миРНҚ 

Дисер арқылы жетілген миРНҚ-ға өңделеді. Содан кейін бірнеше белоктар РНҚ 

индукцияланған үнсіздендіру кешенін (RISC) қалыптастыру үшін алынады, бір 

тізбек жойылады және бір тізбек бағыттаушы тізбек ретінде сақталады, ол 

трансляциялық репрессияны, мРНҚ тұрақсыздануын және/немесе 

посттранскрипция үшін мРНҚ-ның бөлінуін тудыратын нысананы мРНҚ-ға 

қосымша байланыса алады. МиРНҚ-ға мыңдаған гендердің жауаптарын 

зерттегеннен кейін, Баек және т.б. miRNA нысананы сайттарының көпшілігі 

мРНҚ транскрипттерінің 3′ трансляцияланбаған аймақтарында (3′UTR) 

орналасқан деген қорытындыға келді. Дегенмен, басқа зерттеулер miRNA 

нысана сайттары mRNA [ақуызын кодтау тізбегінде (CDS) 3′ UTR шегінен тыс 

тұруы мүмкін екенін көрсетті. Кейбір алдын ала миРНҚ және жетілген миРНҚ 

жасушалардан жасушадан тыс ортаға шығарылуы мүмкін ( 2 - сурет) 

айналымдағы миРНҚ-ға айналады тіннің ішіндегі басқа жасушаларда немесе 

әртүрлі тіндерде өз функциясын/рөлін орындау [18]. 

 

https://biologicalproceduresonline.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12575-016-0037-y#Fig1
https://biologicalproceduresonline.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12575-016-0037-y#Fig2


 
 

 

 

 

                                            2 -cурет  ақуыз синтезін реттеу 

 

  Эукариоттық жасушадағы ген экспрессиясын реттеудегі миРНҚ жолының 

қадамдық иллюстрациясы: ДНҚ-ның при-миРНҚ-ға транскрипциясы.  Дорша 

при-мРНҚ-ны пре-миРНҚ-ға (шаш қыстырғыш пішініне) өңдейді.  Пре-миРНҚ 

цитоплазмаға Экспортин-5 арқылы тасымалданады. (4a) пре-миРНҚ 

цитоплазмадан жасушадан тыс ортаға шығарылуы мүмкін немесе (4b) Пре-

миРНҚ цитоплазмада жетілген миРНҚ дуплексін жасау үшін Дисермен 

өңделеді. (5а) РНҚ-индукцияланған үнсіздендіру кешенін (RISC)* қалыптастыру 

үшін миРНҚ-ны ақуыздармен байланыстыру. Қос жіптердің бірі (яғни, жолаушы 

жіп) жойылады және тек бағыттаушы жіп бар немесе (5b) жасушаның сыртына 

жетілген миРНҚ секрециясы. (6a) RISC мРНҚ-мен тамаша сәйкестікпен 

байланысады. (6b) RISC кейбір сәйкессіздіктермен мРНҚ-мен байланысады 

[19]. (7a) RISC тамаша сәйкестік мРНҚ тізбегімен байланысқан кезде мРНҚ 

деградациясы немесе (7b, c) мРНҚ тізбегі мен RISC сәйкес келмейтін кезде 

мРНҚ тұрақсыздануына әкелетін трансляцияны тежеу немесе мРНҚ 

деденилденуі. *RISC миРНҚ-делдалдық РНҚ кедергі жолындағы miRISC 

ретінде де белгілі. 

       Аурудың дамуына байланысты жасушалық процестердің көптеген 

аспектілерін реттеудегі миРНҚ-ның маңызды рөлі мен функцияларына 

байланысты, миРНҚ көптеген ауруларды емдеуде дәрілік заттарды әзірлеу үшін 

жаңа терапевтік мақсаттарды қамтамасыз етеді. Жалпы, миРНҚ негізіндегі 

терапиялық препараттар миРНҚ антагонистері немесе миРНҚ имимиктері болуы 

мүмкін. МиРНҚ антагонистері ауруларды тудыратын миРНҚ-ны тежеу үшін 

пайдаланылуы мүмкін, ал миРНҚ имимиктері аурудың дамуына әкелетін 

экспрессиясы жеткіліксіз миРНҚ санын көбейту немесе қалпына келтіру үшін 

пайдаланылуы мүмкін. Мысалы, үштік теріс сүт безі обыры (TNBC) сүт безі 

қатерлі ісігінің агрессивті кіші түрі болып табылады. miRNA-профильдеу 

зерттеулері miR-34a экспрессиясының TNBC қосалқы типтері сияқты 

мезенхималық және мезенхималық-бағаналық жасушаларда жоғалғанын 

анықтады, және miR34a жетіспеушілігі рак жасушаларында miR-34a бағытталған 



 
 

гендердің экспрессиясының айтарлықтай жоғарылауын тудырады. miR34a 

экспрессиясын қалпына келтіру пролиферация мен инвазияны айтарлықтай 

төмендетіп, рак клеткаларының қартаюын белсендіруі мүмкін.  үшін 

перспективті терапиялық стратегия ретінде адам клиникалық сынақтарында 

сыналуда . миРНҚ негізіндегі терапия жұқпалы ауруларды емдеу немесе алдын 

алу үшін де қарастырылады(3-сурет). Мысалы, miR-122 вирустық РНҚ-мен 

тікелей әрекеттесу арқылы С гепатиті вирусының (HCV) репликациясы үшін өте 

маңызды. Сонымен, miR-122 ингибиторлары болашақта HCV инфекциясына 

қарсы вирусқа қарсы емдеу ретінде тағайындалуы мүмкін . МиРНҚ-дағы соңғы 

ашылымдар мен жетістіктер миРНҚ-ның биология мен медицинаның көптеген 

аспектілеріне кең және орасан әсер етуі мүмкін екенін көрсетеді және қатерлі ісік 

жасушаларына әсер ететін миРНҚ-ның бірнеше маңызды өрістері ғана 

жинақталған. Жасуша байланысындағы миРНҚ-ның жаңа өрісі де қысқаша 

талқыланады. 

 

 

 

 

3- сурет. МикроРНҚ биогенезінің цитоплазмалық компоненті 

 

Pre-miRNA-ны Дисер миРНҚ дуплексін жасау үшін немесе Ago2 арқылы 

кейіннен Дисер үшін субстрат ретінде әрекет ететін Ago2-жарылған прекурсор 

миРНҚ» (ac-pre-miRNA) генерациялайды. Ақуыздың жанындағы жұлдызша 

оның бөліну оқиғасына жауапты екенін білдіреді. MiRNA дуплексі жетілген 

miRNA-ны Ago2, TRBP, PACT және Dicer-тен тұратын RISC жүктеу кешеніне 

жинау үшін босатады. Жетілген миРНҚ-ны шығару механизмі түсініксіз. РНҚ-

геликаза А (RHA), Дисер бөлінуі, Ago2 ыдырауы және сипатталмаған ақуыздар 

қатысатын ықтимал механизмдер суреттелген. iPSC өндірісі үшін 

сараланған/соматикалық жасушаларды қайта бағдарламалауда және дің 



 
 

жасушаларының дифференциациясында плюрипотентті факторларды реттеудегі 

миРНҚ рөлдері. Жалпы, миРНҚ плюрипотентті факторлардың экспрессиясын 

күшейту арқылы жасушаның қайта бағдарламалануына ықпал етеді, ал олар 

плюрипотентті факторлардың экспрессиясын тежеу арқылы дің жасушаларының 

дифференциациясын күшейтеді [19].МиРНҚ ынталандыру кезінде геномнан 

пре-мРНҚ құрамдас бөлігі немесе полицистрондық бастапқы миРНҚ 

транскрипциясы ретінде транскрипцияланады. Пре-мРНҚ-ның сплайсома 

немесе микропроцессор арқылы ыдырауы үш ықтимал миРНҚ прекурсорлық 

молекулаларының бірін, миртронды, при-миРНҚ немесе пре-миРНҚ-ны 

шығарады. Pri-miRNA микропроцессорлық кешен арқылы пре-миРНҚ-ға 

өңделеді, ол бір қолды ssRNA-dsRNA қосылысынан 11 бит ажыратады. Пре-

миРНҚ (және мүмкін миртрондар) арқылы цитоплазмаға 

экспортталадыExportin-5/RanGTP жолы. Цитоплазмада пре-миРНҚ екі 

альтернативті жол арқылы миРНҚ дуплексіне жетілуі мүмкін. Тікелей жол - бұл 

TRBP және PACT-пен байланысқан Дисер орындайтын бір бөліну 

оқиғасы. Керісінше, жанама жол - бұл Dicer, Ago2 және TRBP-ден тұратын 

кешен жүзеге асыратын екі сатылы бөліну процесі. Бастапқы Ago2 ыдырауы 

Дисер үшін субстрат ретінде әрекет ететін жартылай аралық, ac-pre-miRNA 

жасайды. miRNA дуплексі құрамында Dicer, TRBP және PACT бар RISC жүктеу 

кешенінің Ago2 ішіне жүктейді. Егер miRNA дуплексі кең негізде 

жұптастырылған болса, Ago2 жолаушы тізбегін белгілеген ең тұрақты 5' ұшы бар 

қолды үзіп, оның деградациясын тудырады және бағыттаушы жолды Ago2-ге 

байлап қалдырады. Алайда, бұл жағдайда миРНҚ.Белсенді miRISC 

трансляцияны күтіп тұрған немесе аударылатын mRNA-ны P-денесінің жұмысқа 

қабылдау бөліміне бағыттайды, мұнда бағыттаушы мақсатты толықтыру деңгейі 

кескішке тәуелді немесе кескішке тәуелсіз дыбысты өшіру үшін қажетті 

ақуыздарды тартуды реттейді. Нұсқаулық-нысандық негізді кең жұптау 

байланыстырылған мРНҚ нысанасы мен тартылған ақуыздары бар miRISC-ті 

Ago2 мРНҚ нысанасын ажырататын кескішке тәуелді дыбысты өшіруге арналған 

P-дене бөліміне ауыстырады. Кейінгі мРНҚ ыдырауы мамандандырылған мРНҚ 

деградация бөлімінде орын алады, сол кезде miRISC қосымша 

дыбыссыздандыру үшін қажет ATP-тәуелді қайта модельдеу үшін жинақтау 

бөліміне оралады. Немесе шектелген бағыттаушы-мақсатты негізді жұптау орын 

ауыстыруды кескішке тәуелсіз дыбысты өшіруге арналған бөлімге бағыттайды. 

 

1.3 микроРНҚ және олардың ішектегі қызметі 

Адамның ішектерінде шамамен 1014 микробты тасымалдайтын күрделі 

симбиотикалық микрофлора мекендейді және бұл микробтар ас қорыту жолында 

өмір сүреді және ас қорыту-сіңіру функцияларында, сондай-ақ басқа да 

физиологиялық процестердің кең ауқымында шешуші рөл атқарады . Бұл 

микробтар әдетте динамикалық болады және жас, генетика, диета, 

антибиотиктермен емдеу, ішек инфекциясы және иммундық жүйені қоса 

алғанда, көптеген хост факторларына сезімтал. Ішек микробиотасындағы 

өзгерістер ішек ауруларының немесе ішектен тыс аурулардың маңызды факторы 



 
 

болып табылады [20]. Соңғы уақытта ішек микробиотасының адам ауруларына 

әсер ету механизмдерін зерттеу бойынша көбірек зерттеулер жүргізілуде және 

соған байланысты зерттеулер микроРНҚ адам мен микробиотаның өзара 

әрекеттесуінде маңызды реттеуші рөл атқара алатынын көрсетті .  

Бірқатар зерттеулер ішек микробиотасы мен микроРНҚ хост гендерінің 

экспрессиясын реттеу үшін бір-бірімен әрекеттесе алатынын көрсетті . Шын 

мәнінде, микроРНҚ ішектің иммундық жүйесіне кең әсер етеді, сонымен қатар 

ішек ауруларының патогенезінде маңызды рөл атқарады . Жақында хосттың 

микроРНҚ-сы асқазан-ішек жолындағы ішек қоздырғыштарының инвазиясы мен 

инфекциясына қатысады деген болжам жасалды . Сонымен қатар, көптеген 

зерттеулер микроРНҚ-лардың ішек микробтары мен ішек эпителий жасушалары 

арасындағы байланысты орнатудағы функционалды рөлін көрсетеді . 

Фекальды микроРНҚ-лардың көпшілігі ішек микробиотасының құрамы 

мен таралуына әсер етуі мүмкін ішек эпителий жасушаларынан, әсіресе Нopx-

экспрессиялық жасушалардан шыққаны анықталды. Мысалы, miR-101, miR-515-

5p, mir-876-5p, miR-325, miR-1253, miR-1224-5p, mir-1226-5p және mir-623 

барлығы ішектегі арнайы бактериялардың көбеюін модуляциялай алады . 

Сонымен қатар, соңғы зерттеулер фекальды микроРНҚ-лар колоректальды 

қатерлі ісік және ішектің қабыну ауруы сияқты ішек ауруларының ықтимал 

биомаркерлері екенін көрсетті . МикроРНҚ, ішек микробиотасы және хост 

иммунитеті арасындағы байланыс гомеостаз немесе асқазан-ішек дисбиозы үшін 

өте маңызды . Ішек иммунитеті мен гомеостазға әсер етуде белсенді 

репрезентативті микроРНҚ 1-кестеде және 4-суретте жинақталған. 

 

 
4-Сурет. МикроРНҚ-ның ішектегі иммундық жасушалардың реттелуіне 

әсері 

 

1-Кесте. Типтік микроРНҚ және олардың ішектегі қызметі 

 

микроРНҚ Нысана ген Қызметі 

miR-21 Rho-ассоциирленген 

протеинкиназа 1 

 

Тығыз қосылыс ақуыздарын 

реттейді; ішек тосқауылын 

дисфункциядан қорғайды 



 
 

miR-21 сигнал жолы 

PTEN/PI3K/AKT 

Ішектің тығыз қосылыстарының 

өткізгіштігін реттейді; ішек 

тосқауылын сақтайды 

miR-31 сигнал жолы 

Wnt / Hippo; GP130; IL7R 

Ішек эпителий жасушаларының 

көбеюіне ықпал етеді 

miR156 Сигнал жолы Wnt / β-

катенин 

Ішек жасушаларының көбеюін 

тежейді 

miR-181c TNF-α (Ісік некрозының 

факторы 

- альфа) 

TNF-α реттейді; ішек тосқауылының 

зақымдануын азайтады 

miR-191a Zonula occludens-1 (тығыз 

байланыс ақуызы 1) 

 

Тығыз қосылыс ақуыздарын 

реттейді; TNF-α әсерінен болатын 

зақымдануды азайтады 

miR-200b Миозин жеңіл тізбекті 

киназа 

 

TNF-α-индукцияланған il-8 

секрециясын тежейді; тығыз 

байланыстың үзілуін тежейді 

miR-212 Zonula occludens-1 

(тығызбайланыс ақуызы 1) 

 

Тығыз қосылыс ақуыздарын 

реттейді; ішектің өткізгіштігін 

төмендетеді 

miR-301a BTG антипролиферативтік 

факторы 1 

NF-κB белсендіруін 

ынталандырады; шырышты 

қабынуға және онкогенезге ықпал 

етеді 

 

Ішек ортасының гомеостазы бірнеше факторларға байланысты, соның 

ішінде иесінің генетикасы, ішектің иммундық жүйесі, ішек микробиотасы мен 

метаболиттері, ішек тосқауылының тұтастығы мен функциялары  [21]. Ішектің 

қоздырғыштарынан хост қорғанысы тұрғысынан шырышты қабықпен 

байланысты иммундық жүйе бөтен басқыншыларды тану үшін эпителий 

жасушаларының, дендритті жасушалардың және макрофагтардың динамикалық 

функциялары мен үйлестірілген жасушалық өзара әрекеттесулері арқылы ішек 

ішектерін ерте кезеңде қорғайды [22]. Сонымен қатар, ішек комменсальды 

бактериялары туа біткен иммундық жүйенің жетілуі үшін өте маңызды. Шын 

мәнінде, дендритті жасушалар мен табиғи өлтіруші жасушалар арасындағы өзара 

әрекеттесу әртүрлі патогенмен байланысты молекулалық үлгілер арқылы 

дендритті жасушалар мен макрофагтарды белсендіру арқылы ішектің иммундық 

жауаптарын бастауы мүмкін [23]. Бірқатар соңғы зерттеулер микроРНҚ-ның 

иммундық жасушаларға және иммундық жауаптарға, патогендік 

микроорганизмдерден қорғанысқа [24], ішектің шырышты қабатының 

тосқауылына және ішек эпителий жасушаларының дамуына айтарлықтай әсер 

ететінін анықтады [25], олар негізінен ішек гомеостазына әсер етеді және 

аутоиммунды аурулармен кеңінен байланысты. Туа біткен иммундық жүйе 

бөгде антигендер мен патогендерге қарсы қорғаныстың бірінші желісі ретінде 

қарастырылады [26]. Өсіп келе жатқан дәлелдер микроРНҚ мақсатты сигналдық 



 
 

жолдарға әсер ету арқылы пролиферация, дифференциация немесе аутофагия 

сияқты эпителий жасушаларының тағдырын анықтау үшін өте қажет екенін 

көрсетеді [27]. Мысалы, Wnt сигналдық жолы шырышты иммундық 

гомеостазбен және ішек эпителий дифференциациясымен тығыз байланысты 

[ 28]. Жақында miR156 Wnt/β-катенин сигналдық жолын реттеу арқылы ішек 

жасушаларының пролиферациясын тежеуде маңызды функцияларға ие екендігі 

анықталды, онда miR156 Wnt10b экспрессиясын төмендетеді және осылайша 

тінтуір үлгісіндегі β-катенин фосфорлануын жоғары реттей алады [29]. Басқа 

зерттеуде miR-31 Wnt/Hippo сигналдық жолын реттеу, иммундық жауаптарды 

басу және осылайша ішектің қабыну ауруларына қарсы тұру үшін ішек эпителий 

жасушаларының көбеюіне ықпал ету арқылы эпителий жасушаларының 

регенерациясын күшейтетіні анықталды [30]. Сонымен қатар, miR-31 қабынудан 

туындаған ішек секрециясы STAT3 белсендіруіне қатысатын GP130, IL17RA 

және IL7R сияқты бірнеше рецепторлардың экспрессиясын басуы және ішек 

эпителийінің бұзылуын немесе зақымдануын болдырмайды [31]. 

Липополисахарид (LPS) немесе цитокиндер сияқты бактериялық антигендерге 

жауап ретінде ішек эпителий жасушаларында miR-146a шамадан тыс 

экспрессиясы TLR4/MyD88/NF-kB белсендіруіне байланысты, иммундық 

төзімділікті индукциялайды және жауап ретінде LPS және цитокиндердің 

өндірісін тежейді. Колитпен тышқан үлгісіндегі ішек эпителий жасушаларында 

IL-1β  [32]. Сонымен қатар, miR-375-3p - ішек эпителийінің дің жасушаларының 

(IESCs) пролиферациясын реттей алатын микробиотаға сезімтал микроРНҚ-

лардың бірі. miR-375-3p IESC-де жоғары дәрежеде көрсетілгені және IESC 

таралуын азайту үшін реттеуші ретінде әрекет ете алатыны анықталды 

 

1.4 микроРНҚ-мен олардың нысана гендерін зерттеуде    

пайдалынатын биоинформатикалық программалар. 

Биоинформатикадағы маңызды мақсаттардың бірі ретінде деректерді 

дұрыс сақтау және ұйымдастыру ақпаратты оңай іздеуге және таратуға 

әкеледі. Бұл шолу миРНҚ-ны ашудағы дерекқорлардың ерекше аспектісіне 

бағытталған. Төменде 2-кестеде бірнеше дерекқорлар талқыланады. Мұнда 

қаралған дерекқорларды қосу келесі критерийлерге сай болуы керек: жаңартулар 

мен тарихтың анық құжаттамасы,  соңғы 12 айдағы соңғы жаңартулар және басқа 

дерекқордағы деректердің қарапайым туындысы емес. Мұнда қарастырылған 

әрбір дерекқордың негізгі мүмкіндіктері мына жерде жинақталған. 

 

2-кесте. Программалардың түрлері: 

 
Дерекқор Негізгі 

мүмкіндік 

Аннотация Жүктеп 

алу 

опциялар

ы 

Кіріктеген 

құралдар, 

api және 

визуализац

ия 

Деректер 

көзі 



 
 

mirBase Номенкла

туралық 

тапсырма 

Қолмен, 

автоматтанды

рылған 

(мәтінді 

өңдеу) 

EMBL, 

фаста, 

gff3 

Бағаналы 

ілмек, 

терең 

реттілік 

SRA, GEO, 

PubMed, 

қауымдаст

ық 

miRDB Функцион

алды 

аннотация 

Автоматтанды

рылған 

(машинада 

оқыту) 

Электро

ндық 

кесте, 

жалпақ 

файл 

жоқ PubMed, 

RNA-seq, 

miRBase 

mirWalk Болжалды 

байланыст

ыру 

орындары 

Мутацияланға

н (бірнеше 

бағдарламалар

) 

Кестелер

ді іздеу 

жоқ Refseq 61, 

miRBase 

mirTarBas

e 

миРНҚ-

мақсатты 

өзара 

әрекеттесу 

Қолмен, 

автоматтанды

рылған (NLP) 

Электро

ндық 

кесте, 

жалпақ 

файл 

Сөз бұлты, 

өрнек 

профилі, 

pre-miRNA 

құрылымы

, 

Cytoscape

Web 

TCGA, 

GEO, CLIP-

seq, 

CLASH-seq, 

Degradome-

seq 

МирРак миРНҚ 

экспресси

ясы 

Қолмен, 

автоматтанды

рылған 

(мәтінді 

өңдеу) 

Жазық 

файл 

жоқ miRBase, 

PubMed 

доРиНА РНҚ 

байланыст

ыратын 

ақуыздар 

(RBPs), 

miRNA 

Автоматтанды

рылған құбыр 

BED 

файлы 

UCSC 

Genome 

шолғышы, 

REST, 

Python API 

GEO, CLIP-

seq, 

таңдалған 

әдебиеттер 

СомамиР Соматика

лық және 

ұрықтық 

мутацияла

р 

Автоматтанды

рылған, KEGG 

көмегімен 

Электро

ндық 

кесте 

жоқ NHGRI 

GWAS, 

TCGA 



 
 

EDRN Биомарке

р туралы 

ақпарат 

Қолмен, 

EDRN 

каталогы мен 

мұрағат 

қызметінде 

(eCAS) 

автоматтанды

рылған 

Жазық 

файл 

Биомаркер

дің 

қысқаша 

ақпараты, 

BioMuta 

Қатысушыл

ардың 

зерттеулері 

 

miRBase жаңа miRNA-ға тұрақты және дәйекті атауларды тағайындауға 

бағытталған репозиторий жасау үшін miRNA және NGS білімін біріктіреді.Оған 

веб-интерфейс арқылы қол жеткізуге болатынымен, файлдарды тасымалдау 

протоколы арқылы жаппай жүктеу де қол жетімді [33]. 2002 жылы құрылған 

miRBase бастапқыда miRNA тізілімі деп аталды, ол жаңа miRNA-ларды тұрақты 

және ұйымдасқан түрде атауға мүмкіндік берді.Оның бірінші шығарылымында 

бес түрдің 218 миРНҚ локустары болды. 2014 жылдың маусым айындағы жағдай 

бойынша, үздіксіз өсуден кейін 21-шығарылымда 223 түрдегі 35 828 жетілген 

miRNA өнімдерін білдіретін шаш қыстырғыш прекурсоры миРНҚ-ны білдіретін 

28 645 жазба бар. miRBase қолданбасын шаш қыстырғыштары мен жетілген 

тізбектерді іздеу және шолу үшін пайдалануға болады. 

miRBase құрылғаннан бері аннотация стратегиясы miRNA түрлерімен 

байланысты барлық ақпаратты ұйымдастыру үшін әзірленді және үнемі 

жетілдірілді. Оның мақсаты мақалаларда жариялау үшін идентификаторларды 

мүмкіндігінше тезірек ресмилендіру болды. Мысалы, dme-mir-100 префиксі 

ағзаны белгілейді және одан кейін дәйекті түрде тағайындалған сандар 

келеді. Жақында, шаш қыстырғыш прекурсорының 5′ және 3′ иықтарынан 

алынған реттіліктерге жетілген тізбектерді көрсету үшін тиісінше dme-miR-100-

5p және dme-miR-100-3p ретінде атаулар тағайындалды. Бұл стандартталған 

схема сонымен қатар гомологиялық миРНҚ локустарына әртүрлі түрлерден 

бірдей сан тағайындалатын стратегияны қамтиды.miRBase кураторлары ең 

соңғы дерекқор толықтыруларын келесі ұрпаққа немесе терең реттілікке 

жатқызды. Бұл процеске көбірек зерттеу топтарының қатысуына 

әкелді. Көптеген басқа білім базалары сияқты, аннотация процесі де miRBase 

негізіндегі қауымдастық болып табылады. Аннотация процесіне екі негізгі 

дереккөз қатысады: PubMed басылымдары және miRNA қауымдастығының 

мәтіндік және функционалдық аннотацияларының үлесі. miRBase оның 

ашылуын сипаттайтын әрбір miRNA тізбегі үшін бастапқы сілтемелерді, 

аннотацияны қолдайтын дәлелдерге сілтемелерді, геномдағы координаттарды 

және болжамды және расталған мақсатты сайттардың дерекқорларына 

сілтемелерді қамтамасыз етеді. miRBase геномдық орналасуымен бірге 

идентификаторлармен немесе кілт сөздермен іздеуге болады. 

Функционалдық аннотациялар үшін онлайн ресурс ретінде қызмет ете 

отырып, miRDB сонымен қатар miRBase 21 нұсқасынан жүктелген деректері бар 

miRNA-мақсаттық болжамдарға арналған репозиторий ретінде қызмет 



 
 

етеді.  Пайдаланушылар, сондай-ақ, miRDB сайтында болжау үшін өз 

реттіліктерін ұсына алады. 2015 жылдың басындағы жағдай бойынша miRDB 

құрамына 6 709 miRNA арқылы реттелетін 2,1 миллион болжамды ген нысанасы 

енгізілген. Жоғарыдағы мақсатты болжау MirTarget көмегімен орындалды. 

MirTarget қолдау векторлық машина құрылымында жоғары өткізу қабілетті 

өрнек профилін жасау деректерін талдау арқылы әзірленген. MirTarget алгоритмі 

болжау кезінде веб-сервер интерфейсі үшін сервер ретінде де қызмет етеді 

[34]. Ең соңғы әзірлемелердің бірі әдебиетпен біріктірілген есептеу 

талдауларының қосылуы болды, нәтижесінде келесі төрт таңдау критерийлері 

бар функционалды miRNA идентификациясының жаңа стратегиясы мен баллдық 

жүйесі пайда болды. Біріншіден, PubMed әдебиетін өндіру NCBI гендік 

дерекқорын сәйкес PubMed жазбаларымен miRNA байланыстыру үшін картаға 

түсіру үшін пайдаланылды. Екіншіден, әртүрлі түрлер арасындағы жүйелілікті 

сақтау функционалды маңызды деп саналды. Үшіншіден, 81 РНҚ-секв 

экспериментіндегі экспрессиялық профильдер функционалды miRNA 

идентификациясы үшін пайдаланылды. Төртіншіден,құрылымдық талдауы және 

экспрессия сандары бар адамның сенімділігі жоғары miRNAs. Сонымен қатар, 

жалған анықталған миРНҚ-ларды жоғары өнімділік секвенирлеуден жеңілдету 

үшін miRDB кураторлары miRDB ішіндегі FuncMir жинағы үшін сәйкесінше 

адамдар мен тышқандардағы 568 және 452 функционалды miRNA-ны анықтау 

үшін есептеу талдаулары мен әдебиеттерді зерттеудің комбинациясын 

пайдаланды. 

Қаралған үшінші дерекқор - miRWalk , онда адамның, тінтуірдің және 

егеуқұйрықтың барлық белгілі гендері туралы ақпаратпен бірге болжанған және 

расталған miRNA-байланыстыратын тораптар орналасқан.miRDB сияқты, 

miRWalk сонымен қатар miRNA туралы ақпаратты алу үшін PubMed-тің 

автоматтандырылған мәтінді іздеуді пайдаланады [35]. Ол гендермен, 

жолдармен, аурулармен, органдармен, жасуша сызықтарымен және 

транскрипция факторларымен байланысты миРНҚ үшін болжанған және 

расталған мақсаттарға арналған толық дерекқор ретінде жасалған. 

miRWalk мақсаттарының бірі миРНҚ мен ген тізбегі арасындағы ең ұзын 

бірізді комплементарлы аймақтарды анықтау үшін есептеу әдісін қолдану болып 

табылады.DIANA-microT-CDS, miRanda-rel2010, mirBridge, соның ішінде 

көптеген басқа белгіленген болжау бағдарламалары мен дерекқорлары 

біріктіріледі. miRDB4.0, miRmap, miRNAMap, doRiNA, PicTar2, RNA22v2, RNA

hybrid2.1, және TargetScan6.2. Үздіксіз жаңартулар мен жаңартулар miRWalk-ті 

жақсарту мақсаты болып табылады. Жақында mRNA 3′-UTR аймағындағы 

miRNA-байланыстыратын тораптардың салыстырмалы платформасы да 13 

miRNA-нысандық болжау деректер жиынтығымен жаңартылды. Жоғарыда 

сипатталған барлық нәтижелерді екі модульден тұратын miRWalk 2.0 веб-

интерфейсі арқылы табуға болады: болжамды мақсатты модуль (PTM) және 

расталған мақсатты модуль (VTM). PTM промоутер, кодтау реті (CDS) және 5′- 

және 3′-UTR аймақтары үшін байланыстыру орындарының жаңа салыстырмалы 

платформаларын ұсынады. VTM миРНҚ өңдеуге қатысатын белгілі белоктар 



 
 

туралы ақпараттан басқа гендермен, жолдармен, органдармен, аурулармен, 

жасуша желілерімен, адамдағы онлайн мендельдік тұқым қуалау (OMIM) 

бұзылыстарымен және миРНҚ туралы әдебиеттермен байланысты өзара 

әрекеттесу туралы ақпаратты қамтиды. 

 

miRTarBase  

miRTarBase «эксперименталды түрде расталған miRNA-мақсатты өзара 

әрекеттесулер (MTIs) туралы ең өзекті және толық ақпаратты» қамтамасыз етуге 

бағытталған. 2010 жылы 1.0 нұсқасының алғашқы іске қосылуы үшін дерекқор 

100-ден астам жарияланған зерттеулерді пайдаланды. 2015 жылдың 15 

қыркүйегіндегі жағдай бойынша 6.0 нұсқасы 4 966 мақала мен 3 786 miRNA бар 

miRTarBase бағдарламасының ең ағымдағы итерациясы болып 

табылады. МиРНҚ топтамаларын тереңірек түсіндірместен қамтамасыз ететін 

дерекқорлармен салыстырғанда, miRTarBase бірегейлігі MTI және ауруларды 

визуализациялауға арналған құралдардың сенімді жиынтығымен бірге қолмен 

де, компьютерлік әдістермен де МТИ-де курация болып табылады. 

Ең соңғы шығарылымда әдебиет мәтінінде табиғи тіл өңдеуін (NLP) 

қолданғаннан кейін қолмен шолу арқылы 360 000-нан астам MTI 

жиналды. Басқалармен салыстырғанда [36], NLP сияқты miRTarBase 

кураторларының жасанды интеллект тәсілін қолдануы бірегей мүмкіндік болып 

табылады және дерекқордағы сәйкес мақалалар санын көбейтуі керек. Басқа 

miRNA дерекқорларынан айырмашылығы, miRTarBase графикалық 

визуализацияның көптеген сенімді мүмкіндіктерін қамтиды. Мысалы, сөз бұлты 

- жеке miRNA және медициналық жағдайлар арасындағы қарым-қатынастарды 

визуализациялаудың жаңа мүмкіндігі. miRNAs және олардың сәйкес нысандары 

арасындағы өзара әрекеттесу үшін Cytoscape Web miRNA-нысандық реттеуді 

түсінуге көмектесу үшін біріктірілуі мүмкін.  Cytoscape Web-ті пайдаланудан 

басқа, кураторлар гендік онтологияны орындау үшін аннотация, визуализация 

және біріктірілген ашу деректер базасын (DAVID) гендік аннотация құралын 

және гендердің және геномның Киото энциклопедиясының (KEGG) жолдарын 

байыту аннотациясының функцияларын әрі қарай зерттеу үшін пайдаланды. 

МТИ-ге қатысатын мақсатты гендер. Бұл MTI және байланысты аннотацияларды 

пайдаланушылар түрлер шолғышының интерфейстері және іздеу утилитасы 

арқылы іздей алады. Жоғарыда аталған екі интерфейс жақында жетілдірілді және 

қайта жасалды. Бұл miRNA, мақсатты ген белгісі, валидация әдісі немесе 

PubMed идентификаторы бойынша негізгі MTI іздеулеріне мүмкіндік береді. 

miRNA-мақсатты ген экспрессия профильдерін қамтамасыз ету. Атап 

айтқанда, TCGA миРНҚ және ген экспрессия профильдерінің клиникалық 

аспектілерін қамтамасыз етеді. Жоғарыда аталған екі дерек көзінен алынған ген 

экспрессиясы профильдері қазіргі уақытта NGS технологиясымен тәжірибелік 

валидация әдісі ретінде қарастырылады. Қазіргі уақытта кураторлар NGS 

технологиясын қамтитын бірнеше нақты тәсілдерді пайдалануда, соның ішінде 

кросс-байланыстыру және иммунопреципитация (CLIP)-seq, кросс-

байланыстыру, байлау және гибридтерді реттілік (CLASH-seq), және деградом-



 
 

сек. Жалпы, miRTarBase 21 адамның CLIP-seq деректер жиынын, 5 тінтуірдің 

CLIP-seq деректер жиынын, 6 нематод деректер жиынтығын және 1 адамның 

CLASH-seq деректер жинағын қамтиды. 

 

miRCancer  

МиРНҚ және қатерлі ісікке ерекше қызығушылық танытатын оқырмандар 

үшін miRCancer PubMed мәтіндік майнингі арқылы miRNAs экспрессиясының 

жан-жақты жинағын ұсынады. Бұл тәсілдің құрамдас бөліктері әдебиеттер 

жинағы, аталған нысанды және өрнекті тану, ережені сәйкестендіру, дауыс беру, 

қолмен тексеру және жазу болып табылады. Тұрақты өрнектер алғаш рет 

әдебиетте miRCancer үшін miR және miRNA атауларын табу үшін miR- үшін 

miRNA анықтау үшін пайдаланылды [37]. Hsa- және mmu- сияқты түр 

префикстері де байланысты әдебиеттерді іздеуде тұрақты тіркестердің бөлігі 

ретінде қолданылды. Қатерлі ісік атауларын тану үшін онкологияға арналған 

аурулардың халықаралық классификациясынан (кодтар. iarc.fr) қатерлі ісік 

атауларының сөздігі құрастырылды. Кураторлар сонымен қатар 28 термині бар 

miRNA экспрессиясының сөздігін құрды, оған жоғарылау және төмендету үшін 

жалпы кілт сөздер мен сөз тіркестері кіреді. miRCancer үшін мәтінді іздеу тәсілі 

әрі қарай рак клеткаларында экспрессияланған miRNA-ны сипаттауда жиі 

кездесетін сөйлем құрылымдарын пайдаланып кураторлар құрастырған 75 

ережеге сүйенеді. Бұл ережелер қатаң кодталған сөйлем құрылымдары болып 

табылады. Содан кейін автоматтандырылған экстракцияны жақсарту үшін 

қолмен қайта қарау жүргізіледі. 2015 жылдың наурыз айындағы жағдай 

бойынша адам қатерлі ісігінің 173 жағдайына арналған 44 353 миРНК miRCancer 

2 073 жарияланыммен байланысты. 

 

doRiNA  

doRiNA-ның негізгі мақсаты әртүрлі түрлердің РНҚ-байланыстыратын 

ақуыздары (RBPs) және miRNA-ларды жүйелі түрде курациялау, сақтау және 

біріктіру үшін бірыңғай негіз құру болып табылады. Бұл посттранскрипциялық 

реттеудегі РНҚ өзара әрекеттесулерінің деректер базасы, болжаулары PicTar 

арқылы жүзеге асырыладыБасқа miRNA дерекқорларынан айырмашылығы, 

doRiNA 2.0 (dorina.mdc-berlin.de) үшінші тарап құбырларына біріктіруге 

мүмкіндік беретін жергілікті іске асырудың күшті мүмкіндігімен 

ерекшеленеді. Сонымен қатар, doRiNA 2.0 пайдаланушыдан пікір сұрайды, 

жергілікті түрде іске асырылуы мүмкін және ашық бастапқы үлгіде жұмыс 

істейді. Жаңартылған 2.0 нұсқасының бөлігі ретінде әзірлеушілер веб-сайттың 

ыңғайлылығын жақсарту үшін пайдаланушы интерфейсін қайта өңдеп, 

дерекқорды кеңейтті. Сондықтан оны бірегей және техникалық жағынан күрделі 

дерекқорлардың бірі ретінде қарастырған жөн. 

doRiNA 2.0 әзірлеушілері miRNA және RBP мақсатты сайттарындағы 

барлық қолжетімді деректерді қоғамдық доменнен жинады және 

біріктірді. doRiNA 2.0 жүйесіне 67-ден астам жаңа жалпыға қолжетімді RBP 

деректер жинағы қосылды. doRiNA-ның соңғы нұсқасында миРНҚ және 



 
 

олардың мақсаттары есептеу болжамдарымен де, химерикалық секвенирлеуді 

оқу арқылы жаңа эксперименттік әдістермен де анықталды. Силикода сенімді 

болмауына байланыстыRBP мақсатты сайттарының болжамдары, кураторлар 

жоғары ажыратымдылықтағы, транскриптомдық кең CLIP эксперименттеріне 

назар аударуды шешті. Барлық үміткер miRNA мақсатты сайттары әлі күнге 

дейін жасырын Марков үлгісі бойынша ықтималдық бағалауға 

жатады. Адамның, тінтуірдің, дөңгелек құрттың және шыбынның әртүрлі ұяшық 

сызықтарынан алынған деректер UCSC Genome шолғышымен координаттар мен 

аннотация тректерін біріктіруге мүмкіндік беретін Browser Extensible Data (BED) 

пішімінде қол жетімді. 2.0 нұсқасындағы соңғы жаңартулар алдыңғы нұсқадан 

әртүрлі жақсартуларды қамтамасыз етеді. doRiNA әзірлеушілері олардың 

репозиторийінің айналасындағы инфрақұрылым мен өзара әрекеттестікке 

ерекше көңіл бөлді. doRiNA 2.0 енді бірнеше маңызды деректер сипаттамаларын 

алдын ала есептеу арқылы сұраудың жоғары жылдамдығы мен күрделілігіне қол 

жеткізе алады [38]. Сыртқы әзірлеушілер doRiNA 2.0-ді үшінші тарап талдау 

құбырларына репрезентативті күйді жіберу қолданбалы бағдарлама интерфейсі 

(API) арқылы оңай біріктіре алады, ал Python API пайдаланушылар жергілікті 

сұраулар үшін пайдалана алады.Әзірлеушілер сонымен қатар дәстүрлі Common 

Gateway Interface (CGI) және Structured Query Language (MySQL) іске 

асыруларынан көшіп кетті және оның орнына жылдам кілт-мәнді кэш пен 

қойманы (redis.io), сондай-ақ жиі қойылатын сұрауларды жадтағы кэштеуді 

пайдаланды. жылдамырақ қол жеткізу. Айналанған сайттар мен дерекқор 

серверлері жоғары қызмет қолжетімділігіне қол жеткізу үшін doRiNA 2.0 арқылы 

пайдаланылады. Веб қолданбасы да, API интерфейстері де зерттеуге және 

коммерциялық қол жеткізуге және қайта пайдалануға рұқсат беретін Open Source 

Interconnection бекіткен ашық бастапқы лицензия бойынша қол жетімді. doRiNA 

әзірлеушілері сыртқы әзірлеушілерді осы miRNA репозиторийін бейімдеуге 

шақыра отырып, пайдаланушыға ыңғайлы ортаны қамтамасыз ететін экожүйені 

құрды. 

 

SomamiR  

SomamiR ісік ауруындағы миРНҚ функциясына соматикалық және 

ұрықтық мутациялардың әсерін зерттеу үшін гетерогенді деректер жиынын 

біріктіру үшін жасалған. Ол арнайы эксперименталды түрде анықталған ұрық 

сызығы мен қатерлі ісікке байланысты соматикалық миРНҚ мутацияларын, 

олардың мақсатты учаскелерімен бірге қамтиды. Жұптасқан қалыпты және 

қатерлі ісік үлгілерінің тұтас геномдық реттілігі нәтижесінде анықталған 

соматикалық мутациялардың барлығы 15 көзі талданды және SomamiR-ге 

енгізілді. 

Мутациялардың SomamiR-дегі мақсатты сайттарға қалай әсер ететінін 

болжау үшін үш әдіс қолданылды. Біріншіден, соматикалық мутациялардың 

миРНҚ-байланыстыратын жерлерді қалай өзгертуі мүмкін екендігінің толық 

тізімі Эллвангер және басқалары белгілеген әдістермен жасалды. Екіншіден, екі 

танымал miRNA мақсатты болжау алгоритмі, TargetScan және PITA, 



 
 

функционалдық байланыстыру орындарын өзгерту ықтималдығы жоғары 

мутацияларды анықтау үшін пайдаланылды. Үшіншіден, ақпараттың бес негізгі 

түрі SomamiR-де miRNA-ға, гендерге және мақсатты орындарға түсініктеме беру 

үшін пайдаланылды: ассоциациялық зерттеулердің нәтижелері, гендік жолдар, 

дәйектілікті сақтау, ісіктегі миРНҚ экспрессиясы және ұрық сызығының 

мутациялары. Қауымдастық зерттеулері үшін Ұлттық Адам геномын зерттеу 

институтының (NHGRI) GWAS каталогындағы қатерлі ісіктің геномдық 

ассоциациялық зерттеулерінен (GWAS) жоғары балл жинайтын маркерлер 

жиналды.  Әзірлеушілер сонымен қатар KEGG көмегімен miRNA мақсатты 

сайттарын өзгертетін соматикалық мутациялары бар гендердің функционалдық 

аннотациясын жүргізді. Әрі қарай олар әрбір жолдағы миРНҚ мақсатты 

сайттарынан соматикалық мутациялары бар гендерді ерекше атап өтті. miRNA-

мақсатты болжауды жақсарту үшін түрлер бойынша мақсатты сайт ретін сақтау 

қолданылды. Омыртқалы жануарлар геномдарының 46-бағытты 

multiZ теңестіруі болжамды мақсатты учаскенің реттілігі сақталғанын анықтау 

үшін пайдаланылды. Қатерлі ісікке байланысты соматикалық жасуша 

мутацияларын жақсырақ түсіну үшін TCGA-да сақталған әр түрлі қатерлі ісік 

геномын секвенирлеу жобаларынан миРНҚ экспрессиясы деректері де 

жиналды. Соматикалық жасуша мутацияларына қоса, PolymiRTS-тен болжамды 

және эксперименттік miRNA мақсатты учаскелерін өзгертетін ұрық сызығының 

мутациялары жиналды. PolymiRTS атауы миРНҚ-лардағы және олардың 

мақсатты учаскелеріндегі полиморфизмдерден шыққан. PolymiRTS — 

молекулалық, физиологиялық және мінез-құлық ауру фенотиптеріне 

сілтемелерді анықтау үшін миРНҚ-лардағы немесе олардың мақсатты 

учаскелеріндегі бірізділік полиморфизмдерін қадағалауға және анықтауға 

арналған дерекқор. 

SomamiR-де әрбір ген гендегі miRNA мақсатты сайттарын өзгертетін, 

сондай-ақ қатерлі ісіктің нақты түрлерімен байланыстыратын барлық 

соматикалық мутацияларды қамтамасыз ету үшін бір веб-бетпен 

ұсынылған. Генді білдіретін әрбір веб-бетке дерекқордың басты бетінен 

байланыстырылған бірнеше шолуға болатын кестелер арқылы да қол жеткізуге 

болады [39]. Бұл шолуға болатын кестелер миРНҚ-лардағы және тиісті мақсатты 

тораптардағы соматикалық мутацияларды қамтиды. Сонымен қатар, бұл 

мутацияларды әртүрлі қатерлі ісік түрлерімен байланыстыратын тәжірибелік 

дәлелдер де осы кестелерге енгізілген. Екі қосымша кестені ассоциациялық 

зерттеулер мен KEGG гендік жолдары контекстінде дерекқор жазбаларын шолу 

үшін пайдалануға болады. SomamiR сонымен қатар дерекқордан іздеу үшін 

келесі критерийлерге мүмкіндік береді: miRNA, ген белгісі, RefSeq ID және 

хромосоманың орналасуы. Іздеуді веб-сайттағы пішін арқылы немесе бірнеше 

термині бар пакеттік файлды жүктеп салу арқылы орындауға болады. Әрі қарай 

талдау үшін дерекқорды талдауға мүдделі пайдаланушылар үшін SomamiR 

толық мазмұнын мына жерден жүктеп алуға болады. 

Жоғарыда сипатталған дерекқорлар тек miRNA-ларды ашуға және түсінуге 

арналған болса да, басқа репозиторийлер биомаркерлердің әртүрлі түрлерінен 



 
 

ұқсас ақпаратты қамтуы мүмкін. Биомаркерлердің бірнеше түріне қатысты 

деректерді санаттаудағы осындай күш-жігердің бірі Ұлттық онкологиялық 

институттың   EDRN болып табылады. EDRN тек реттілік деңгейіндегі 

репозиторий ретінде белгіленбегенімен, биомаркер деректерін, соның ішінде 

miRNA-ларды информатика бөлімінде табуға болады [40]. Информатика 

бөлімінде биомаркер дерекқорына сілтеме бар бірнеше құралдар баросы шолуға 

ең сәйкес келеді. Деректер базасы одан әрі бес бөлімге бөлінген: биомаркерлер, 

зерттеулер, жарияланымдар, терминдер/глоссарий және сайттар. Кейбір 

деректерді геномға/ақуызға/генге салыстыру арқылы сұрыпталған жалғыз 

нуклеотидті вариация және ауру ассоциациясының дерекқоры BioMuta 

көмегімен көруге болады. Соңында, EDRN қауымдастық үшін биомаркерлік 

биоинформатика стандарттары мен онтологиясын құруға бағытталған. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

2 ЗЕРТТЕУ МАТЕРИАЛДАРЫ МЕН ӘДІСТЕРІ 

 

2.1 NCBI  

NCBI (National Center for Biotechnological Information) - 1992 жылдың қазан 

айында GenBank ДНҚ тізбегі дерекқоры үшін жауапкершілікті өз мойнына алды. 

Молекулярлық биология бойынша жоғары білімі бар NCBI қызметкерлері 

дерекқорды жеке зертханалар ұсынған реттіліктерден және халықаралық 

нуклеотидтер тізбегі дерекқорларымен, Еуропалық молекулалық биология 

зертханасымен (EMBL) деректер алмасу арқылы құрады. Жапонияның ДНҚ 

деректер базасы (DDBJ). АҚШ патенттер және сауда белгілері жөніндегі 

кеңсемен келісімдер патенттелген реттілік деректерін біріктіруге мүмкіндік 

береді. 

GenBank - тен басқа, NCBI медициналық және ғылыми қауымдастықтарға 

арналған әртүрлі дерекқорларды қолдайды және таратады. Оларға адамдағы 

онлайн мендельдік мұра (OMIM), 3D ақуыз құрылымдарының молекулалық 

модельдеу деректер базасы (MMDB), адам геномының гендік картасы, 

таксономия шолғышы және қатерлі ісік геномының анатомиясы жобасы (CGAP) 

кіреді. Ұлттық онкологиялық институт. 

Entrez - пайдаланушыларға реттілікке, картаға, таксономияға және 

құрылымдық деректерге біріктірілген қатынасты қамтамасыз ететін NCBI іздеу 

және іздеу жүйесі. Entrez сонымен қатар тізбектер мен хромосома карталарының 

графикалық көрінісін береді [46]. Entrez бағдарламасының қуатты және бірегей 

ерекшелігі - қатысты тізбектерді, құрылымдарды және сілтемелерді шығарып 

алу мүмкіндігі. Журнал әдебиеті PubMed арқылы қол жетімді, веб-іздеу 

интерфейсі MEDLINE-да 11 миллионнан астам журнал сілтемелеріне қол 

жеткізуге мүмкіндік береді және қатысушы баспалардың веб-сайттарындағы 

толық мәтінді мақалаларға сілтемелерді қамтиды. 

BLAST -  NCBI-де әзірленген және гендер мен генетикалық ерекшеліктерді 

анықтауда маңызды рөл атқарады [47]. BLAST 15 секундтан аз уақыт ішінде 

бүкіл ДНҚ дерекқорына қарсы жүйелі іздеулерді орындай алады. NCBI 

ұсынатын қосымша бағдарламалық құралдарға мыналар жатады: Open Reading 

Frame Finder (ORF Finder), Электрондық ПТР және тізбекті жіберу құралдары, 

Sequin және BankIt. Барлық NCBI дерекқорлары мен бағдарламалық құралдары 

WWW немесе FTP арқылы қол жетімді. NCBI-де мәтінді іздеу немесе 

ұқсастықты іздеу үшін дерекқорларға қол жеткізудің баламалы жолын ұсынатын 

электрондық пошта серверлері бар .  

 Молекулярлық биология ақпаратының ұлттық ресурсы ретінде NCBI 

миссиясы денсаулық пен ауруды басқаратын іргелі молекулалық және 

генетикалық процестерді түсінуге көмектесетін жаңа ақпараттық 

технологияларды әзірлеу болып табылады. Нақтырақ айтқанда, NCBI-ге 

молекулалық биология, биохимия және генетика туралы білімді сақтау және 

талдау үшін автоматтандырылған жүйелерді құру жүктелді; ғылыми-

медициналық қоғамдастықтың осындай деректер базасы мен бағдарламалық 

қамтамасыз етуді пайдалануына жәрдемдесу; ұлттық және халықаралық 



 
 

деңгейде биотехнологиялық ақпаратты жинау бойынша күш-жігерді 

үйлестіру; және биологиялық маңызды молекулалардың құрылымы мен 

қызметін талдау үшін ақпаратты компьютерлік өңдеудің озық әдістеріне 

зерттеулер жүргізу. 

 NCBI міндеттері [43]: 

- математикалық және есептеу әдістерін қолдана отырып, молекулалық 

деңгейде іргелі биомедициналық мәселелер бойынша зерттеулер жүргізеді. 

- бірнеше NIH институттарымен, академиялық ортамен, өнеркәсіппен және 

басқа да мемлекеттік органдармен ынтымақтастықты қолдайды. 

- кездесулерге, семинарларға және лекциялар серияларына демеушілік 

жасау арқылы ғылыми коммуникацияны дамытады. 

- NIH Intramural Research бағдарламасы арқылы постдокторанттар үшін 

есептеу биологиясындағы іргелі және қолданбалы зерттеулер бойынша оқытуды 

қолдайды. 

- Ғылыми келушілер бағдарламасы арқылы халықаралық ғылыми 

қоғамдастықтың мүшелерін информатика саласындағы зерттеулер мен оқытуға 

тартады. 

- ғылыми және медициналық қауымдастықтар үшін әртүрлі дерекқорлар 

мен бағдарламалық қамтамасыз етуді әзірлейді, таратады, қолдайды және қол 

жеткізуді үйлестіреді. 

- деректер базасы, деректерді орналастыру және алмасу, биологиялық 

номенклатура үшін стандарттарды әзірлейді және алға жылжытады. 

NCBI-де компьютерлік ғалымдардан, молекулалық биологтардан, 

математиктерден, биохимиктерден, зерттеуші дәрігерлерден және есептеу 

молекулалық биологиясындағы іргелі және қолданбалы зерттеулерге 

шоғырланатын құрылымдық биологтардан тұратын көп салалы зерттеу тобы бар 

[44]. Бұл зерттеушілер іргелі ғылымға маңызды үлес қосып қана қоймай, 

қолданбалы зерттеу қызметінің жаңа әдістерінің бастауы ретінде де қызмет 

етеді. Олар бірге математикалық және есептеу әдістерін қолдана отырып, 

молекулалық деңгейде іргелі биомедициналық мәселелерді зерттейді. Бұл 

мәселелерге гендерді ұйымдастыру, дәйектілікті талдау және құрылымды 

болжау кіреді. Ағымдағы ғылыми жобалардың үлгілеріне мыналар кіреді: 

гендердің ұйымдасуын анықтау және талдау, қайталанатын реттілік үлгілерін, 

ақуыз домендерін және құрылымдық элементтерді, адам геномының гендік 

картасын жасау, АИТВ-инфекциясының кинетикасын математикалық 

модельдеу, деректер қорын іздеу үшін реттілік қателерінің әсерін талдау, 

мәліметтер базасын іздеу және бірнеше ретті теңестірудің жаңа алгоритмдерін 

әзірлеу, артық емес реттілік деректер қорын құру, реттілік ұқсастығының 

статистикалық маңыздылығын бағалаудың математикалық модельдері, және 

мәтінді іздеуге арналған векторлық модельдер. Сонымен қатар, NCBI 

тергеушілері NIH ішіндегі бірнеше институттармен, сондай-ақ көптеген 

академиялық және мемлекеттік зерттеу зертханаларымен тұрақты 

ынтымақтастықты қолдайды [45]. реттілік ұқсастығының статистикалық 

маңыздылығын бағалауға арналған математикалық модельдер және мәтінді 



 
 

іздеуге арналған векторлық модельдер. Сонымен қатар, NCBI тергеушілері NIH 

ішіндегі бірнеше институттармен, сондай-ақ көптеген академиялық және 

мемлекеттік зерттеу зертханаларымен тұрақты ынтымақтастықты 

қолдайды. реттілік ұқсастығының статистикалық маңыздылығын бағалауға 

арналған математикалық модельдер және мәтінді іздеуге арналған векторлық 

модельдер. Сонымен қатар, NCBI тергеушілері NIH ішіндегі бірнеше 

институттармен, сондай-ақ көптеген академиялық және мемлекеттік зерттеу 

зертханаларымен тұрақты ынтымақтастықты қолдайды. 

 

2.2 MiRbase базасы 

Биоинформатикада miRBase микроРНҚ тізбегі мен аннотацияларының 

мұрағаты ретінде әрекет ететін биологиялық деректер базасы болып табылады. 

2010 жылдың қыркүйегіндегі жағдай бойынша ол 15 172 микроРНҚ туралы 

ақпаратты қамтиды. 2018 жылдың наурызына қарай бұл сан 38 589-ға дейін 

өсті.miRBase тізілімі микроРНҚ гендеріне жаңа атауларды тағайындаудың 

орталықтандырылған жүйесін қамтамасыз етеді [48].  

miRBase 2003 жылы Сэм Гриффитс-Джонс орнатқан микроРНҚ тізілімінің 

ресурсынан өсті. Ана Козомара мен Сэм Гриффитс-Джонстың айтуынша, 

miRBase бес мақсатты көздейді: 

1. МикроРНҚ үшін дәйекті атау жүйесін қамтамасыз ету 

2. Барлық белгілі микроРНҚ тізбектерін жинайтын орталық орынды 

қамтамасыз ету. 

3. Әрбір микроРНҚ үшін адамға және компьютерге оқуға болатын 

ақпаратты қамтамасыз ету 

4. Әрбір микроРНҚ үшін бастапқы дәлелдерді қамтамасыз ету 

5. МикроРНҚ мақсатты ақпаратын біріктіру және байланыстыру. 

MiRBase құрамында Aveolata,Chromalveolata,Metazoa,Mycetozoa, 

Viridiplantae және Вирустарға жататын әртүрлі түрлерге жататын миРНҚ бар . 

Viridiplantae үшін 21 (2014) шығарылымында 73 түрге қатысты деректер бар . 

Бұған 4800 бірегей жетілген miRNA және 8480 прекурсорлар тізбегі 

кіреді.MiRBase ағымдағы нұсқасы 22 шығарылым (наурыз 2018).miRBase - 

барлық микроРНҚ тізбегі мен аннотацияға арналған негізгі онлайн 

репозиторий. Ағымдағы шығарылымда (miRBase 16) 140-тан астам түрдегі 15 

000-нан астам микроРНҚ гендік локустары және 17 000-нан астам ерекше 

жетілген микроРНҚ тізбегі бар. Терең секвенирлеу технологиялары жаңа 

микроРНҚ ашылу жылдамдығының күрт өсуіне әкелді. Біз қысқаша РНҚ терең 

секвенирлеу эксперименттерінен miRBase ішіндегі микроРНҚ-ға дейінгі 

оқуларды салыстырдық және осы салыстыруларды көру үшін веб-

интерфейстерді әзірледік. Пайдаланушы берілген микроРНҚ аннотациясымен 

байланысты барлық оқылған деректерді көре алады, эксперимент және санау 

арқылы оқуды сүзеді және микроРНҚ-ларды ұлпа мен кезеңге тән өрнек 

бойынша іздей алады. Бұл деректер микроРНҚ тізбегінің салыстырмалы 

экспрессиялық деңгейлері үшін прокси ретінде пайдаланылуы мүмкін, 

микроРНҚ аннотациялары мен жетілген микроРНҚ балама изоформалары үшін 



 
 

егжей-тегжейлі дәлелдер береді, және алдыңғы аннотацияларды қайта қарауға 

мүмкіндік беріңіз. miRBase онлайн режимінде қол жетімді.  

miRBase - микроРНҚ тізбегі мен аннотацияларға арналған негізгі онлайн 

репозиторий. miRBase негізгі мақсаттары: 

1. жаңа микроРНҚ аталатын дәйекті номенклатуралық схеманы 

құру; 

2. барлық жарияланған микроРНҚ тізбегі үшін орталық репозиторий 

ретінде әрекет ету және барлық микроРНҚ деректерін онлайн іздеуді және 

жаппай жүктеп алуды жеңілдету; 

3. микроРНҚ тізбегінің адам оқи алатын және компьютерлік 

талдауға болатын аннотациясын қамтамасыз ету (мысалы, функционалдық 

деректер, сілтемелер, геномдық кескіндер); 

4. микроРНҚ аннотацияларын қолдайтын бастапқы дәлелдерге қол 

жеткізуді қамтамасыз ету; және 

5. микроРНҚ мақсатты болжамдары мен валидацияларымен 

байланыстыру және біріктіру.  

Өзінің құрылған күнінен бастап miRBase жылдам дамып келе жатқан 

салада елеулі үлес қоса алатын және көмектесетін бағытталған ресурс ретінде 

жасалған [49]. Қазіргі уақытта біз деректер түрлерін пайдаланушы 

жіберулерінен және жаңа микроРНҚ-ларды сипаттайтын жарияланымдардан 

аламыз, мысалы, тізбекті анықтау үшін қолданылатын эксперименттік 

әдіс. МикроРНҚ атауымен қатар, miRBase шығарылымдар арасындағы 

жақсартылған аннотацияларды қадағалауға мүмкіндік беру үшін әрбір бағаналы 

циклге және жетілген реттілікке тұрақты қосылу нөмірін тағайындайды. Барлық 

дерлік микроРНҚ-лардың бастапқы транскрипттері аннотацияланбаған күйінде 

қалады, бірақ біз олар анықталған кезде аннотацияларды қосу механизмін 

әзірлеуді мақсат етеміз. Геном жинақтары бар жерлерде микроРНҚ-лар олардың 

орналасқан жерлерімен салыстырылады, микроРНҚ кластерлері бөлектеледі 

және аннотацияланған ақуызды кодтаушы гендермен қабаттасулар 

сипатталады. МикроРНҚ отбасылары құрылады және басқа дерекқорлардағы 

жазбаларға, болжамды мақсаттарға және негізгі әдебиеттерге сілтемелер 

беріледі. miRBase дәйектілік деректеріне қол жеткізудің бірнеше әдістерін 

ұсынады: шолу, реттілік ұқсастығы, геномдық координат аралықтары, кілт сөзді 

іздеу және жаппай жүктеу арқылы. МикроРНҚ генінің номенклатурасы және 

miRBase қол жетімді деректер түрлерінің егжей-тегжейлері бұрын талқыланған 

болатын. Біз мұнда дерекқордың өсуіне, терең реттелген деректерді біріктіру 

үшін соңғы әзірлемелерге және болашақ жоспарларға назар аударамыз. 

 

2.3 miRNA-мен гендердің өзара байланысуын анықтайтын mirWalk 

бағдарламасы 

miRWalk – адамның, тышқанның, егеуқұйрықтың, ит пен сиырдың белгілі 

гендерінің болжамды және расталған miRNA-байланыстыратын жерлерін 

генерациялайтын интуитивті интерфейсті қамтамасыз ететін ашық бастапқы 

платформа. miRWalk бағдарламасының өзегі - 5'-UTR, CDS және 3'-UTR қоса 



 
 

алғанда, толық транскрипт тізбегін іздейтін TarPmiR кездейсоқ орман негізіндегі 

тәсіл бағдарламалық құралы арқылы miRNA мақсатты сайтын болжау 

[50]. Сонымен қатар, ол болжанған және расталған miRNA-мақсат әрекеттесуі 

бар нәтижелерді басқа дерекқорларды біріктіреді. Модульдік дизайн мен 

кеңейтуге, сондай-ақ жылдам жаңарту цикліне назар аударылады.  

miRWalk алгоритмінің және автоматтандырылған мәтінді өңдеу модулінің 

жұмыс процесі. miRWalk екі модульден тұрады, яғни болжамды мақсат және 

тексерілген мақсат. «Болжамды мақсат», miRWalk miRNAs және барлық 

жүктелген тізбектер арасындағы ең ұзақ қосымша сәйкестіктерді іздейді. Одан 

кейін ол белокты кодтауда (төрт аймақ, яғни Промотер, 5′-UTR, CDS және 3′-

UTR) және митохондриялық гендердегі барлық анықталған хиттерді 

жіктейді. Содан кейін талданатын тізбегіндегі қосалқы тізбектің (ең ұзын миРНҚ 

байланыстыру орындары) кездейсоқ сәйкестіктерінің ықтималдық таралуы 

Пуассон үлестірімі арқылы есептеледі. Одан кейін miRWalk анықталған miRNA 

байланыстыру орындарын сегіз белгіленген miRNA мақсатты болжау 

бағдарламасынан алынған нәтижелермен салыстырады. «Тексерілген 

мақсат», таңдалған сөздіктерді пайдалану арқылы PubMed мақалаларының 

тақырыптарында/конспектілерінде автоматтандырылған мәтінді іздеуді жүзеге 

асырады.  

miRWalk дерекқоры гендердің миРНҚ өзара әрекеттесуі туралы соңғы 

ақпаратты береді [51]. Анық құрылымдалған және интуитивті интерфейс арқылы 

пайдаланушылар деректерді жылдам және сәтті түсіріп, статистикалық 

талдаулар жүргізе алады және Gene-miRNA желілерін визуализациялай және 

жүктей алады. Деректердің ақысыз қол жетімділігі және тұрақты жаңартылуы, 

әсіресе ғылымда өте маңызды фактор болып табылады. miRWalk  2011 жылы 

басталды және үнемі жаңартылып, әрі қарай дамып отырады. Бұл интегративті 

тәсіл пайдаланушыларға бірнеше miRNA рөлдерін жақсы түсіну және олардың 

гендік мақсаттарын оңтайландыру үшін маңызды miRNA нысандарын оңай 

анықтауға мүмкіндік береді. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

3 НӘТИЖЕЛЕР МЕН ТАЛҚЫЛАУЛАР  

 

3.1 Биоинформаткалық miRWalk бағдарламаларының көмегімен 

есептелінген жұмыстың нәтижелері 

Біздің зерттеу жұмысымыздың нәтижесінде miRWalk бағдарламасының 

есептеуі бойынша CDX2-генінің мРНҚ тізбектерімен 2490 - микроРНҚ-дың 

өзара байланыстары анықталды. Төмендегі кестеде CDX2-генінің мРНҚ 

тізбектерімен hsa-let-7a-5p, hsa-let-7a-2-3p, hsa-let-7b-5p, hsa-let-7b-3p, hsa-let-7c-

5p, hsa-let-7d-5p микроРНҚ-ның байланысын мысал ретінде көрсеттік (3 кесте).  

 

 

    3-кесте. CDX2-генінің микроРНҚ-мен өзара әрекеттесулері 

 

микроРНҚ Ген 
Байланысу 

аймағы 

Байланысудың 

басталуы 

Байланысу 

энергиясы 

hsa-let-7a-5p  CDX2  3UTR 1593,1609 -8.684 

hsa-let-7a-5p  CDX2  3UTR 1702,1716 -5.818 

hsa-let-7a-2-3p  CDX2  5UTR 89,131 -13.601 

hsa-let-7b-5p  CDX2  CDS 690,711 -7.483 

hsa-let-7b-5p  CDX2  3UTR 1350,1373 -7.38 

hsa-let-7b-3p  CDX2  5UTR 74,92 -18.258 

hsa-let-7b-3p  CDX2  3UTR 2148,2171 -9.55 

hsa-let-7c-5p  CDX2  3UTR 1350,1373 -7.38 

hsa-let-7c-5p  CDX2  3UTR 1695,1716 -5.818 

hsa-let-7d-5p  CDX2  3UTR 1573,1610 -8.828 

 

 

http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-8485
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7d-5p&submit=submit
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=position
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=startend
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7d-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=CDX2


 
 

Байланысу схемаларын келесі 5-суреттен көруімізге болады. Бұл жерде 

байланысудың басталуы 1593 болса, ал байланысу энергиясы -8.684 бос энергия 

көрсеткен. 

 

 
 

 5 Сурет – miRWalk бағдарламасының көмегімен есептелінген CDX2-

генінің hsa-let-7a-5p-мен байланысы 

 

Біздің зерттеу жұмысымыздың кезінде miRWalk бағдарламасының 

есептеуі бойынша GATA4 генінің мРНҚ тізбектерімен 6307 - микроРНҚ-ның 

өзара байланыстары анықталды. Төмендегі 4-кестеде GATA4-генінің мРНҚ 

тізбектерімен hsa-let-7a-5p, hsa-let-7a-2-3p, hsa-let-7b-5p, hsa-let-7b-3p 

микроРНҚ-ның байланысын мысал ретінде көрсеттік. Сонымен қатар, 

байланысу схемаларын 6-суретте берілген. Мысалы, юайланысудың басталуы 

1119 болса, ал байланысу энергиясы -11.674 бос энергиямен өзара әрекеттескен. 

 

4 кесте. GATA4 -генінің микроРНҚ-мен өзара әрекеттесулері 

микроРНҚ Ген 
Байланысу 

аймағы 

Байланысудың 

басталуы 

Байланысу 

энергиясы 

hsa-let-7a-

5p 

GATA4  CDS 1258,1293 -5.337 

hsa-let-7a-2-

3p 

GATA4  3UTR 2445,2462 -18.399 

hsa-let-7b-

5p 

GATA4  3UTR 2901,2931 -6.072 

http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-8485
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=position
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=startend
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4


 
 

микроРНҚ Ген 
Байланысу 

аймағы 

Байланысудың 

басталуы 

Байланысу 

энергиясы 

hsa-let-7b-

3p 
GATA4  CDS 1199,1217 -11.674 

hsa-let-7b-

3p 

GATA4  CDS 1420,1439 -11.799 

hsa-let-7c-

5p 

GATA4  CDS 1280,1300 -6.552 

hsa-let-7c-

3p 

GATA4  3UTR 2445,2460 -20.713 

hsa-let-7e-

3p 

GATA4  3UTR 2445,2462 -18.399 

hsa-let-7f-1-

3p 

GATA4  CDS 1420,1439 -14.577 

hsa-let-7f-1-

3p 

GATA4  CDS 1199,1217 -10.617 
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http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=position
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=startend
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7e-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7e-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7f-1-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7f-1-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7f-1-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7f-1-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=GATA4


 
 

Біздің зерттеу жұмысымыздың нәтижесінде miRWalk бағдарламасының 

есептеуі бойынша LRG5-генінің мРНҚ тізбектерімен 7675 - микроРНҚ-ның өзара 

байланыстары анықталды. Төмендегі 5-кестеде LRD5-генінің мРНҚ 

тізбектерімен hsa-let-7a-5-3p,hsa-let-7b-5p,hsa-let-7d-5p,hsa-let-7d-5p,hsa-let-7e-

5p, hsa-let-7e-5p,hsa-let-7e-3p, hsa-miR-15a-5p микроРНҚ-ның байланысын мысал 

ретінде көрсеттік. Ал, олардың байланысу схемаларын 7-суретте көруге болады. 

Байланысудың басталуы 3347 болса,ал байланысу энергиясы -6.515 бос энергия 

көрсеткен. 

   5 кесте.  LGR5-генінің микроРНҚ-мен өзара әрекеттесулері 

микроРНҚ Ген 
Байланысу 

аймағы 

Байланысудың 

басталуы 

Байланысу 

энергиясы 

hsa-let-7a-2-3p  LGR5  3UTR 3347,3395 -6.515 

hsa-let-7b-5p  LGR5  CDS 977,1001 -7.795 

hsa-let-7d-5p  LGR5  CDS 2271,2290 -5.939 

hsa-let-7d-5p  LGR5  5UTR 64,105 -6.724 

hsa-let-7e-5p  LGR5  CDS 484,496 -6.782 

hsa-let-7e-5p  LGR5  3UTR 3879,3898 -9.547 

hsa-let-7e-3p  LGR5  3UTR 3347,3395 -6.515 

hsa-miR-15a-5p  LGR5  CDS 318,332 -12.255 

hsa-miR-15a-3p  LGR5  CDS 344,366 -14.208 

hsa-miR-15a-3p  LGR5  CDS 2312,2333 -9.861 

 

http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-8485
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-3p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7c-5p&submit=submit
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7d-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=position
http://mirwalk.umm.uni-heidelberg.de/human/gene/1045/?sort=startend
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7a-2-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7b-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7d-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7d-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7e-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7e-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-let-7e-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-miR-15a-5p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-miR-15a-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
http://www.mirbase.org/textsearch.shtml?q=hsa-miR-15a-3p&submit=submit
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/?term=LGR5
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ҚОРЫТЫНДЫ 

 

Қазіргі таңда кез келген ішек иммундық жүйесің алдын алуда арнайы 

диагностикалалар, оны емдеудің әдіс тәсілдері жүйелі емес. Осыған орай бүгінгі 

күні молекулалық биология және генетика саласында miRNA-ның алатын орны 

ерекше. Айтып кеткендей miRNA-лар гендердің реттелуіне ғана қатысып 

қоймай, организмде әртүрлі биологиялық процестерге жауапты.   

Біздің ішек иммундық жүйесін реттеудегі дамуына байланысты miRNA-

дың гендердің mRNA-мен әрекеттесуін биоинформатикалық тұрғыда зерттеу 

тақырыбымыз бойынша қойылған міндеттерден келесідей нәтижелер алынды: 

-Биоинформатикалық бағдарламалардың көмегімен  ішек иммундық 

жүйесінде негізгі қызмет атқаратын 18 (ABLIM1, BAZ2A, CBX3, CD3EAP, CDK6, 

REEP3, ANO8, ARHGAP35, ARRB1, BDH1, DOK6, E2F8, EHD3, FAM163A, GLI2, 

MNT, WNT4, ZRANB1) гендерді анықтап, олардың тізімін жасадық.  

-Электрондық дерекқорлар базасынан негізгі miRNA-ның нысана-гендерін 

және олардың байланысу ерекшеліктерін анықтадық. 

- miRWalk компютерлік бағдарламалардың көмегімен - байланысатын 

атты miR-6885-3p, miR-8485, miR-5011-5p, miR-371b-5p, miR-371b-5p, miR-5680, 

miR-186-5p, miR-6867-5p, miR-6512-5p, miR-665, miR-642a-5p, miR-9-5p, miR-

190a-3p, miR-6884-3p,  miR-185-3p,  let-7c-3p, miR-4430, miR-95-5p, miR-190a-3p 

miRNA-дың әрекеттесетін ішек иммундық жүйесі нысана гендерін анықтадық.  

- miRDB және RNA22 атты биоинформатикалық бағдарламалардың 

есептеуін алтернативті түрде салыстыру ретінде қолданып, miRWalk 

бағдарламасымен есептеудің дәлдігін көрсете алдық.   

Осы аталған miRNA-мен гендердің тобын ішек иммундық жүйесі 

диагностикалауда болжамды түрде биомаркер ретінде ұсынуға болады. Өйткені 

осы аталған miRNA-мен байланысқан гендер әртүрлі ішек иммундық жүйесінде 

негізгі қызмет атқарады. Сонымен қатар осы ұсынған miRNA-мен гендердің 

тобын эксперименттік жағдайда зерттеуге бағыт бағдар ретінде таңдап алып, 

эксперименттік жүйемен салыстырып көру алдағы магистрлік жұмыстарымда 

орындалатын болады.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6885-3p
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http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-371b-5p
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http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-5680
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http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6867-5p
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http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-665
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-642a-5p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-9-5p
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http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-190a-3p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-6884-3p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-185-3p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-let-7c-3p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-4430
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-95-5p
http://mirdb.org/cgi-bin/mature_mir.cgi?name=hsa-miR-190a-3p


 
 

ҚЫСҚАРТУЛАР ТІЗІМІ 

 

RNA – рибонуклеин қышқылы 

mRNA – ақпараттық рибонуклеин қышқылы 

miRNA – микро рибонуклеин қышқылы 

UTR – кодталмайтын аймақ 

miRBase - микроРНҚ деректер базасы 

NCBI-Ұлттық биотехнологиялық ақпарат орталығы 
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